다른 악성종양과 마찬가지로 유방암도 종양형성유전자의 활성 화 및 암억제유전자의 불활성화에 의해 유발되는 것으로 생각되 고 있으며, 이에 관련하여 기존의 genetics에 대별하는 개념으로 서 epigenetics의 기전들이 암발생과 관련하여 최근 제시되고 있다.(1) 그 중 메틸화에 의해 암억제유전자의 전사가 정지되는 현상은 유전자가 불활성화되는 epigenetics의 기전 가운데 매우 중요한 것으로, 유전자 프로모터(promoter)의 CpG 염기반복구 역이 메틸화됨으로 인해 성장을 조절하는 유전자들의 발현이 저 해되는 현상이 나타나게 된다.(2) 유방암에서 과메틸화가 일어나는 것으로 알려진 유전자들에는 세포주기조절에 관여하는 p14, p16, Cyclin D, 세포부착에 관여 Purpose: To investigate the methylation status of cancerassociated genes in breast cancer to assess its use in the diagnosis of breast cancer and the relationship with distinctive clinical and pathological features. Methods: A total of 29 benign tumors and their adjacent normal tissues as well as 67 malignant tumors and adjacent normal samples, from women undergoing surgery for primary invasive breast carcinoma at Uijongbu St. Mary's Hospital, between March 2003 and March 2005, were used. Eleven candidate genes were chosen; P14, P16, DAPK, MGMT, h-MLH, E-cadherin, RASSF1 , Twist, RAR , HIN-1, and Cyclin D. DNA was extracted from fresh tissues, and methylation specific PCR performed.
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